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Изучена частота выявления различных генетических вариантов U. parvum у женщин с воспалительными 
заболеваниями мочеполовой системы и у клинически здоровых лиц. Проведено молекулярное типирование 
U. parvum по гену mba 40 образцов, полученных от женщин с различным клиническим течением воспалительных 
заболеваний мочеполовой системы. Показано наличие ассоциации между клиническими проявлениями 
воспалительных заболеваний мочеполовой системы, вызванных U. parvum и различными сероварами U. parvum. 
Инфицирование сероваром 6 U. parvum чаще, чем инфицирование другими исследованными сероварами (1 и 3), 
приводит к развитию воспалительного процесса в виде цервицита или вагинита, сопровождающегося субъективными 
проявлениями (р < 0,05). 
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Genetic variants of U. parvum and their role in 
the development of inflammatory diseases of the 
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The article discusses the results of a study aimed at determining the frequency of different genetic variants of U. parvum in 
women with inflammatory diseases of the urogenital system and clinically healthy subjects. Molecular typing of 40 samples 
of U. parvum taken from women with different forms of inflammatory diseases of the urogenital system was performed for 
the mba gene. The authors revealed a relationship between clinical manifestations of inflammatory diseases of the urogenital 
system caused by U. parvum and different U. parvum serovars. An infection with 6 U. parvum serovar results in the 
development of inflammatory processes in the form of cervicitis or vaginitis accompanied by subjective manifestations more 
frequently than an infection with other serovars under examination (1 and 3) (р < 0.05). 
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 В последние годы изучению роли представителей 
рода Ureaplasma в патогенезе воспалительных за-
болеваний урогенитального тракта посвящены ис-
следования, основанные на анализе клинических и 
лабораторных данных обследования больных, в том 
числе с применением молекулярно-генетических ме-
тодов. по современным данным, представители рода 
Ureaplasma являются условно-патогенными микроор-
ганизмами и могут быть идентифицированы у клини-
чески здоровых лиц [1, 2]. В то же время уреаплазмы 
способны вызывать воспалительные заболевания 
мочеполового тракта, преимущественно цервицит, 
уретрит и вагинит [3].
Существенные различия, обнаруженные исследо-
вателями в генах уреазы, многополосного мембранно-
го антигена (МВА), 16S рРНК и 16S—23S рРНК спей-
серной области двух биоваров Ureaplasma, позволили 
дифференцировать их как различные разновидности: 
биовар 1 — U. parvum (включает серотипы 1, 3, 6 и 14) 
и биовар 2 — U. urealyticum (включает серотипы 2, 4, 
5 и 7—13).
В 2000 г. геном Ureaplasma spp. был полностью 
секвенирован и установлено, что он отличается пла-
стичностью, обладает хорошими адаптивными свой-
ствами, а его размер составляет 751 bp. по данным 
ученых, генетический материал Ureaplasma spp. со-
держит 613 ОРС (открытых рамок считывания) и 39 ге-
нов, кодирующих РНК. при этом гены занимают 93% 
всего объема генетической информации, и предполо-
жительно около 28% из них являются уникальными, не 
имеющими аналогов среди представителей других ви-
дов микроорганизмов [4—6]. 
Размер генетического материала Ureaplasma spp. 
может меняться не только внутри одного рода, вида, 
но и в пределах штамма, что связано с высокой ча-
стотой мутаций [7]. Исследования показали, что один 
из генов Ureaplasma spp. — ген mba (multiple-banded 
antigen), продуктом синтеза которого является мем-
бранный белок MBA, обладает выраженными анти-
генными свойствами. Ген mba имеет нестабильную 
и вариабельную структуру, состоит из относительно 
консервативного 5’-отрезка и переменной 3’-области, 
содержащей однородные повторяющиеся элементы, 
что определяет патогенный потенциал и обусловли-
вает высокую изменчивость генетических и фено-
типических свойств Ureaplasma spp. уклонению от 
иммунного ответа и длительному латентному суще-
ствованию микроорганизма способствует антигенное 
разнообразие белка МВА, которое обеспечивается из-
менением числа повторяющихся звеньев в структуре 
переменной области. Известно, что именно 3’-область 
гена mba может быть различной в пределах одного 
штамма [7—10], в связи с чем на современном этапе 
внимание исследователей направлено на изучение от-
носительно стабильного 5’-отрезка гена mba, кодиру-
ющего сигнальный пептид [11]. 
Важнейшим компонентом разработки способов 
прогнозирования клинического течения инфекционно-
го процесса является получение данных о свойствах 
микроорганизма, в первую очередь генетических. 
приоритетным направлением исследований в данной 
области представляется изучение регуляторных меха-
низмов работы генов, кодирующих ключевые белки, 
отвечающие за вирулентность бактерий. Генетиче-
ская вариабельность 5’-отрезка гена mba U. parvum 
может обусловливать различное клиническое течение 
воспалительных заболеваний мочеполовой системы, 
однако клиническое значение отдельных генотипов до 
настоящего времени изучено недостаточно.
Цель исследования: изучить частоту выявления 
различных генетических вариантов U. parvum у жен-
щин с воспалительными заболеваниями мочеполовой 
системы и у клинически здоровых лиц. 
Материал и методы
В исследование было включено 115 женщин в воз-
расте от 20 до 40 лет. Идентификация Ureaplasma spp. 
осуществлялась методом полимеразной цепной реакции 
(пцР) и культуральным методом (DuO, Biorad). Критери-
ем включения в исследование являлась идентификация 
U. parvum при лабораторном исследовании биологиче-
ского материала, полученного из уретры, цервикального 
канала и заднего свода влагалища обследованных жен-
щин. Критерием исключения из исследования являлась 
идентификация возбудителей инфекций, передаваемых 
половым путем, культуральным методом и/или методом 
пцР: C. trachomatis, N. gonorrhoeae, T. vaginalis, M. geni-
talium, вирус простого герпеса, а также условно-патоген-
ных микроорганизмов, в том числе U. urealyticum. 
Все пациентки были разделены на две группы: 1-ю 
группу составили 70 женщин с воспалительными за-
болеваниями мочеполовой системы (уретрит, вагинит, 
цервицит), 2-ю группу — 45 женщин, не имевших кли-
нических и лабораторных признаков воспалительного 
процесса мочеполовой системы и обратившихся для 
проведения профилактического обследования. 
Оценка выраженности лейкоцитарной реакции 
проводилась при микроскопическом исследовании 
биологического материала. Критериями уретрита и 
цервицита являлось обнаружение 10 и более поли-
морфно-ядерных лейкоцитов в поле зрения в отделя-
емом уретры и цервикального канала соответственно 
при просмотре более 5 полей зрения при увеличении 
светового микроскопа ×1000. Диагноз цервицит уста-
навливался при наличии лейкоцитоза и слизисто-
гнойных выделений из цервикального канала. Диагно-
стическим критерием вагинита являлось изменение 
соотношения полиморфно-ядерных лейкоцитов и кле-
ток плоского эпителия более чем 1:1.
Для проведения молекулярного типирования по ге-
ну mba отобрано 90 образцов U. parvum, полученных 
от 45 женщин 1-й группы и 45 женщин 2-й группы. 
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Изучение генетической вариабельности U. parvum 
(гена mba) осуществлялось методом секвенирования 
с использованием генетического анализатора 3130 
Genetic Analyzer с последующим анализом нуклеотид-
ных последовательностей гена с помощью компьютер-
ной программы MEGA5. 
Амплификация вариабельного участка гена mba 
осуществлялась с использованием праймеров, пред-
ставленных в табл. 1.
Результаты исследования
Средний возраст пациенток, включенных в иссле-
дование, составил 23,3 года, при этом группы были со-
поставимы по возрастному составу. 
Основными субъективными проявлениями воспа-
лительного процесса мочеполовой системы у пациен-
ток 1-й группы являлись: патологические выделения 
из половых путей — у 48 (68,6%), зуд в области на-
ружных половых органов — у 10 (14,3%), учащенное 
мочеиспускание — у 7 (10,0%), боль внизу живота — 
у 7 (10,0%), жжение в области наружных половых ор-
ганов — у 6 (8,6%), болезненность при половом ак-
те — у 3 (4,3%). 
при обращении за медицинской помощью 50 (43,5%) 
женщин (5 пациенток 1-й группы и 45 пациенток 2-й 
группы) не предъявляли жалоб со стороны мочепо-
ловой системы. при этом у пациенток 1-й группы на-
блюдались объективные признаки воспалительного 
процесса мочеполовой системы, подтвержденные ре-
зультатами лабораторных исследований. 
по данным объективного обследования пациенток 
1-й группы были установлены следующие патологи-
ческие изменения: гиперемия и отечность слизистой 
оболочки шейки матки — у 42 (70,0%), патологические 
выделения из цервикального канала — у 39 (55,7%), 
слизисто-гнойные выделения в заднем своде влага-
лища — у 16 (22,9%), гиперемия слизистой оболочки 
влагалища — у 15 (21,4%), гиперемия слизистой обо-
лочки вульвы — у 5 (7,1%). 
по данным объективного обследования пациенток 
2-й группы патологических изменений не выявлено.
Согласно результатам микроскопического иссле-
дования у 59 (84,3%) пациенток 1-й группы наблюда-
лось повышенное содержание лейкоцитов в биологи-
ческом материале, полученном из цервикального ка-
нала (от 10 до 100 полиморфно-ядерных лейкоцитов в 
поле зрения); у 14 (20,0%) — в биологическом матери-
але, полученном из уретры (от 10 до 15 полиморфно-
ядерных лейкоцитов в поле зрения), у 12 (17,1%) паци-
енток — в биологическом материале, полученном из 
заднего свода влагалища, при этом выявлялось изме-
нение соотношения полиморфно-ядерных лейкоцитов 
и клеток плоского эпителия влагалища более чем 1:1.
при микроскопическом исследовании биологиче-
ского материала, полученного у пациенток 2-й группы, 
выявлены показатели, соответствующие норме.
Таким образом, клинико-лабораторные признаки 
воспалительных заболеваний мочеполового тракта 
были выявлены у 70 (60,9%) пациенток, инфициро-
ванных U. parvum, из них у 14 (20,0%) женщин по ре-
зультатам клинико-лабораторного обследования был 
диагностирован уретрит, у 39 (55,7%) — цервицит и у 
12 (17,1%) — вагинит. у 5 (7,1%) пациенток была вы-
явлена сочетанная локализация воспалительного про-
цесса (цервицит с уретритом и/или вагинитом) (рис. 1).
С целью изучения взаимосвязи клинического те-
чения инфекционного процесса с молекулярно-гене-
тическими особенностями микроорганизма проведено 
молекулярное типирование 90 образцов U. parvum по 
гену mba, из них 45 образцов были получены от паци-
енток 1-й группы и 45 образцов — от пациенток 2-й 
группы. 
Секвенирование и анализ последовательностей 
гена mba U. parvum 5’-участок позволили провести 
распределение исследуемых генотипов U. parvum по 
трем сероварам (n = 90):
  серовар 3 (35 образцов) совпадает с референсной 
последовательностью гена mba U. parvum (ATcc 
700970);
  серовар 6 (32 образца) — 41 (N→S), 44 (A→V), 49 
(G→D), 66 (N→D), 67 (D→N),73 (S→N), 74 (N→D);
  серовар 1 (21 образец) — 49 (G→D), 66 (N→D), 67 
(D→N), 73 (S→N), 74 (N→D). 
Кроме того, были идентифицированы два об-
разца, генетические варианты которых не соответ-
ствовали ни одному из ранее известных сероваров. 
В нуклеотидной последовательности этих образцов 
были обнаружены мутации, приводящие к аминокис-
лотным заменам в N-концевом участке белка MBA в 
42 (Q→E), 44 (A→V), 49 (G→D), 66 (N→D), 67 (D→N), 
73 (S→N) ,74 (N→D) положениях (рис. 2).
В результате изучения генетических вариантов 
U. parvum получено следующее распределение серо-
варов. Серовар 6 достоверно чаще регистрировался 
Таблица 1 Последовательность праймеров, использованных для амплификации вариабельного участка  гена mba U. parvum
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у женщин с воспалительными заболеваниями уро-
генитальной системы, чем у клинически здоровых 
лиц — у 22 (48,9%) и 10 (22,2%) обследованных соот-
ветственно (р < 0,05). 
Серовар 3, напротив, был идентифицирован 
у большинства женщин без клинико-лабораторных 
признаков инфекционного процесса — у 24 (53,3%) 
обследованных и достоверно реже выявлялся у паци-
енток с воспалительными заболеваниями мочеполо-
вой системы — у 11 (24,4%) обследованных (р < 0,05).
Серовар 1 регистрировался с близкой по значению 
частотой среди пациенток 1-й и 2-й групп: у 10 (22,2%) 
и 11 (24,4%) соответственно (р ≥ 0,05). Образцы U. par-
vum, генетические варианты которых не относились 
ни к одному из известных сероваров, были получены 
от пациенток 1-й группы.
при сопоставлении результатов клинико-лабо-
раторного обследования пациенток и молекулярно-
биологических исследований продемонстрировано, 
что у 21 (65,6%) пациентки, инфицированной серо-
варом 6 U. parvum, были установлены клинико-лабо-
раторные признаки цервицита, у 4 (12,5%) — уретри-
та, у 5 (14,6%) — вагинита. Субъективные симптомы 
воспалительного процесса были зарегистрированы 
у 19 (59,4%) пациенток.
у 10 (28,5%) пациенток, инфицированных серова-
ром 3 U. parvum, установлены клинико-лабораторные 
признаки цервицита, у 6 (17,1%) пациенток — уретри-
та, у 5 (14,3%) — вагинита. при этом жалобы со сто-
роны мочеполовой системы предъявляли 10 (28,5%) 
пациенток. 
у 8 (38,0%) пациенток, инфицированных серо-
варом 1 U. parvum, был диагностирован цервицит, 
у 4 (19,0%) — уретрит, у 2 (9,5%) — вагинит. при этом 
у 9 (42,9%) пациенток воспалительные заболевания 
сопровождались субъективными симптомами. 
























у пациенток, инфицированных U. parvum, не от-
носящимися к известным сероварам, по результатам 
клинико-лабораторного обследования одновременно 
установлены признаки уретрита и цервицита (табл. 2). 
Обсуждение результатов
В ходе молекулярного типирования U. parvum по гену 
mba в исследованной выборке было идентифицировано 
3 серовара: серовар 3 (35 образцов), серовар 6 (32 об-
разца) и серовар 1 (21 образец). В 2 образцах установ-
лены мутации, не относящиеся к известным сероварам. 
Наиболее распространенными в исследованной выбор-
ке являлись серовары 3 и 6, что согласуется с результа-
тами ранее проведенных исследований. Однако в связи 
с тем, что патогенность U. parvum в основном связывают 
с патологией беременности и новорожденных, большин-
ство работ, посвященных поиску ассоциации сероваров 
U. parvum и клинического течения заболеваний, прово-
дится на основании изучения клинического материала, 
полученного от новорожденных или беременных. Такие 
исследования свидетельствуют, что наиболее распро-
страненными сероварами U. parvum у новорожденных 
с патологией респираторной системы являются серова-
ры 3 и 6 [12]. Исследования, посвященные изучению у 
женщин клинических проявлений воспалительных за-
болеваний мочеполового тракта, связанных с U. parvum, 
немногочисленны и их данные противоречивы. это объ-
ясняется тем, что исследователями формируются нерав-
нозначные критерии при формировании групп, а также 
с трудностями диагностики сероваров U. parvum непо-
средственно в клиническом материале [13, 14].
Обращало на себя внимание, что в настоящем ис-
следовании не было идентифицировано ни одного 
образца U. parvum, относящегося к серовару 14, в то 
время как по результатам большинства исследований 
этот серовар регистрировался в исследованных вы-
борках [13—15]. 
приведенные результаты позволяют предполо-
жить, что инфицирование сероваром 6 U. parvum ча-
ще, чем инфицирование другими исследованными 
сероварами (1 и 3), приводит к развитию воспалитель-
ных заболеваний мочеполового тракта, сопровождаю-
щихся субъективными проявлениями воспалительных 
заболеваний урогенитального тракта (р < 0,05), а ин-
фицирование сероваром 3 U. parvum сопровождается 
отсутствием клинико-лабораторных признаков инфек-
ционного процесса (р < 0,05). 
Заключение
Таким образом, в результате молекулярного типи-
рования 90 образцов U. parvum по гену mba получено 
три генетических варианта, соответствующих серо-
варам 1 — у 21 (23,3%) пациентки, 3 — у 35 (38,9%) 
и 6 — у 32 (35,6%). при генетическом исследовании 
2 (2,2%) образцов получены мутации, не относящие-
ся к распространенным сероварам. Инфицирование 
сероваром 6 U. parvum чаще других характеризова-
лось клинико-лабораторными признаками цервицита 
(65,6%), инфицирование сероваром 3 U. parvum — 
малосимптомным клиническим течением заболевания 
или отсутствием клинико-лабораторных признаков 
воспаления мочеполовой системы. 
Таблица 2 Клинические проявления воспалительных процессов мочеполовой системы у женщин, инфициро-ванных различными сероварами U. Parvum, абс. (%)
Серовары  
U. parvum
Диагноз (результат клинико-лабораторного обследования) Клинико-лабораторные 
признаки воспаления 
отсутствуютцервицит уретрит вагинит
Серовар 1 (n = 21) 8 (38,0) 4 (19,0) 2 (9,5) 11 (52,4)
Серовар 3 (n = 35) 10 (28,5) 6 (17,1) 5 (14,3) 24 (68,6)
Серовар 6 (n = 32) 21 (65,6)* 4 (12,5) 5 (14,6) 10 (31,3)*
Примечание. * p < 0,05 (серовар 3 / серовар 6); во всех остальных случаях различия недостоверны.
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